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با استفاده از الگوریتم ازدحام ذراتDNAانتخاب کوچکترین ابر رشته در

2آقمشهديخادمیفاطمهو1رنجبرغلامعلی

چکیده
دانشمندان سعی در تعداد زیادي از . گرفتحرف در نظر 4بسیار طولانی روي الفبایی با اي توان رشتهرا میDNAیک رشته 

همپوشانی با هم آن که تري از هاي کوتاهابتدا بخشاست، طولانی که این رشته بسیار از آنجایی. رمزگشایی این رشته دارند
اي که ترین رشتهرسد کوتاهنظر میبه.اصلی مشخص نیستDNAها در البته مکان اصلی این بخش. شوددارند رمزگشایی می

لذا این پژوهش بر آن است به ارائه یک .اصلی باشدDNAباشند تقریب مناسبی براي رشته اي از آن میها زیر رشتهاین بخش
مسئله عملی مورد بحث در این پژوهش، مسئله .بپردازدDNAیتم تکاملی جهت انتخاب کوتاهترین ابررشته در یک الگور
هاي که در رده الگوریتمPSO2سازي ازدحام ذراتبهینهبا استفاده از الگوریتم،در این راستا. استSSP1ترین ابررشته کوتاه

حل مسئله با مقایسه در . پرداخته شدبه حل این مسئله R2011aنویسی متلب نسخه ر دارد و با استفاده از زبان برنامهتکاملی قرا
. روش برتري استالگوریتم ازدحام ذرات نتایج ،الگوریتم ژنتیکتوسط شده 

سازي ازدحام ذراتترین ابررشته مشترك، الگوریتم بهینه، کوتاهDNA: کلیديهايواژه

مقدمه 
1960هاي پیشینه علم بیوانفورماتیک به سال

گردد، که در آن اولین پایگاه اطلاعاتی میلادي باز می
هوف مطرح گردیدآقاي ديتوسط هاي پروتئینیتوالی

انفورماتیک عمدتاً به حل امروزه علم بیو). 9(
ترش مطالعات ــردازد که در گســپمسایلی می

موجود ترین چالش عمده). 3(باشندشناختی میزیست
تبدیل یک مسئله زیستی به چگونگی در بیوانفورماتیک 

کمی و مسئله . محاسباتی استکمی و یک مسئله 
باید از یک طرف به اندازه کافی انتزاعی باشد محاسباتی 

هاي ها حل شود و از طرف دیگر محدودیتتا با الگوریتم
منظور در آزمایشات را بهي واقع شدهکاربردي و خطاها

یکی از .شناسان بررسی کندوسیله زیستقابلیت اجرا به
شناسی مولکولیزیستدر زمینهمسائل محاسباتی 

اي به ناممسئلهاست که شامل DNAیابی توالی
). 15(شود میترین ابررشتهکوتاه
گذشته ههاي زیست مولکولی در چند دهشرفتپی

یابی سریع تعداد زیادي از ژنوم موجودات مختلف یتوال
چنان که تا به امروز برخی از . کرده استپذیر امکانرا 

و تر گیاهیپیچیدهسلولی و موجودات تکهايژنوم
).9(اندیابی شدهیهمچنین ژنوم انسان، توال

4هایی با حداکثر صورت رشتهبهDNAهاي توالی
و ) DNAنوع باز موجود در 4اساس بر(نوع حرف 

20اساس بر(هایی صورت رشتههاي پروتئینی بهتوالی

قابل دسترس، ) آمینه موجود در سطح پروتئیننوع اسید
لزوم). 18(امپیوتراندــله کــوسیاده بهــت و استفــثب

گیري از این تجزیه و تحلیل و بهره،سازيذخیره
با نام جدید اي اطلاعات منجر به ایجاد رشته

در این زمینه دانشمندان تمام تلاش .ورماتیک شدفبیوان
. معطوف شده استDNAویلطرشته ازرمزگشاییبه 

ابتدا ،استطولانی که این رشته بسیار از آنجایی
همپوشانی با همدیگر آن که تري ازهاي کوتاهبخش

ها البته مکان اصلی این بخش. شونددارند رمزگشایی می
رسد که نظر میبه. اصلی مشخص نیستDNAدر 

اي از آن رشتهها زیراي که این بخشترین رشتهکوتاه
طول واقعی و محل باشند تقریب مناسبی براي می

باشد اصلی میDNAرشته شته کوتاه روي استقرار این ر
)7.(

اي ترین رشتهدرصدد جستجوي کوتاهSSPمسئله 
ها با توجه به یک مجموعه است که شامل تمام رشته

یک . شودداده شده است که به آن ابررشته گفته می
ها روش معمول براي یافتن یک ابررشته ادغام رشته

، یکی از مسائل شناخته شده و SSPابررشته .است
سازي ترکیبی است که تعدادي از مسائل مشکل بهینه

.نمایدها را فرموله میر زمینه آنالیز رشتهدنیاي واقعی د
ه ــودن مسئلـــب3سختاز نوع ايغیرچندجملــهمایر،
.)2(ودــات نمــه را اثبــترین ابررشتکوتاه
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)khademi@sanru.ac.ir: نویسنده مسوول(دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري، ،کارشناس فناوري اطلاعات-2

24/2/93: تاریخ پذیرش26/1/93: تاریخ دریافت

1- Shortest Superstring Problem 2- Particle Swarm Optimization 3- NP-HARD

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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کوتاهترین ابررشته مشترك در پیدا کردن
طور مؤثر دلیل اینکه ممکن است بهسازي داده بهفشرده

ابررشته.عنوان یک ابررشته ذخیره شود کاربرد داردبه
SSPشناسی محاسباتی کاربردهاي همچنین در زیست

ه یک ـبDNAیـوالـه تـه در آن مسئلـمهمی دارد، ک
.)7(. شودنگاشت میDNAرشته از 

مختلفی از رده هاي حل این مسئله در زمینه
سازي هاي فشرده، مانند الگوریتمهاتوالیها و ابرابررشته

ندي، ــبانــاي زمــها، روشـهسازي دادههـو خلاص
هاي اسپارس، رمزنگاري اطلاعات سازي ماتریسفشرده

محرمانه و محاسبات پزشکی و بیولوژیکی مانند تولید 
ها ، و جستجوي درصد تکرار ژنDNAهاي رشتهتوالی

سازي محتواي منظور فشردهبهDNAهايلکولدر مو
DNA2(سودمند و مورد استفاده است موجودات(.

، یک SSPبراي حل مسئله )4(و همکارانبلوم 
معرفی نمودند، که TGREEDYالگوریتم تقریب با نام 

بهترین فاکتور در . تولید نمود3یک حل بهینه با فاکتور 
سوئیدیک شناخته شده است و توسط 5/2حال حاضر 

.دست آمده استبه) 16(
2اي با عنوان  الگوریتم تقریب در مقاله) 1(آرمن 

ا ـیک الگوریتم جدید ب،ررشتهـبراي مسئله کوتاهترین اب
وانــعن

G-SHORT STRING را براي حل مسئله کوتاهترین
ابررشته مطرح کرد و نشان داد که این الگوریتم یک نرخ 

).1(آورددست میرا به2تقریب از 
ترین براي حل مسئله تقریب کوتاه)11(رباي

الگوریتم تقریب حریصانه ) SACS(ابررشته مشترك 
SACS الگوریتم پیشنهادي داراي . پیشنهاد کردرا

ان ــی زمـدگــبا پیچیSACSبراي مسئله تقریب 
Oرايــاج (n2 × (L2 + log(n))در آنکه. باشدمیn

SACSالگوریتم . باشدطول رشته میLها و تعداد رشته

سبه طول بزرگترین همپوشانی امبناي محپیشنهادي بر
که یک الگوریتم براي محاسبه . باشدمیLALO1تقریب 
LALO 11(نیز پیشنهاد داده است.(
نویسی پویا را الگوریتم برنامه)19(و همکارانزو

شود براي حل صورت ساده محاسبه میکه سریع و به
این . ندترین ابررشته مشترك پیشنهاد دادمسئله کوتاه

ترین تواند براي مدیریت مسئله کوتاهالگوریتم می
مانند علوم هاي خاص،ابررشته مشترك در دامنه

کامپیوتر، فناوري اطلاعات و بیوانفورماتیک تطبیق یا 
تواند در بودن همچنین الگوریتم می. توسعه داده شود

اگر در عوض یک گراف معتبر از .نویزها نیز مؤثر باشد
گراف همپوشانی استفاده شود الگوریتم کارایی بهتري را 

صورت هگراف همپوشانی بپیشنهاددر این .باشددارا می
، ویک یال از رأس . دار استکامل و جهت

( , )(| |,| هایی هستند که رشتهbو aباشد که می(|
).12(ترتیب نمایش داده شده استبهوتوسط 

براي حل DNAیک الگوریتم ) 6(و همکارانگلار
ترین ابررشته مسئله کوتاه(کامل NPیک مسئله 

کسري ـیا با ــآنه. دادنداد پیشنهرا ) ركــمشت
سازي که براي پیادهرو به رو بودندهاي عملی محدودیت

حل عنوان یک راهبهرا الگوریتم یک سیستم کدینگ 
).6(نمودندهاي عملی پیشنهاد براي این محدودیت

هاي حلاي با عنوان راهدر مقاله) 18(زاریسکی
4،ابررشته مشتركترین تکاملی براي مسئله کوتاه

ترین هایی براي مسائل کوتاهحلرویکرد براي یافتن راه
الگوریتم : شامل. ابررشته مشترك را مقایسه کرده است

، Coevolvingژنتیک استاندارد، الگوریتم مشارکتی 
و یک رویکرد موازي BenchMarkالگوریتم حریصانه

دهد که نتایج نشان می.coevolving-حریصانه
coevolvingباشد که از ترین ابزار میمشارکتی پرقدرت

هر دو الگوریتم ژنتیک و حریصانه بهتر است و نشان داد 
کندبهترین نتایج را تولید میcoevolvingکه رویکرد 

)18(.
حلی بهینه براي مسئله راه،)13(صفائی و همکاران

SSPوي از . با استفاده از الگوریتم ممتیک ارائه کردند
هاي مختلف الگوریتم کارهاي متفاوتی در بخشراه

ها و تسریع روند منظور بهبود کیفیت پاسخممتیک به
وي از ساختار جدیدي براي . همگرایی استفاده نمود

در ساختار . سازي ابررشته کروموزوم استفاده نمودشبیه
و ) Gene(روموزوم از دو قسمت ژن پیشنهادي وي، هر ک

ا به ترتیب ـهژن. تشکیل شده است) Meme(مم 
رارگیري ـق

ها ها در امتداد یکدیگر را مشخص نموده و ممزیررشته
نیز میزان همپوشانی هر زیرشته را نسبت به زیررشته 

.)13(کنندقبل از آن تعیین می
هدف از این پژوهش ارائه یک الگوریتم تکاملی 
جهت انتخاب صحیح، دقیق و آسان کوتاهترین ابررشته 

با توجه به قدمت . باشدمیDNAدر یک رشته طویل 
عنوان یک روش مؤثر و بهPSOکوتاه معرفی الگوریتم 

سازي و همچنین زمینه کارا در حل مسائل بهینه
بیشتر در PSOاز تخصصی مبتکران این روش، در ابتدا

حل مسائل علوم کامپیوتر و مهندسی برق و الکترونیک 
با نتایج قابل قبولی که از تحقیق روي . شداستفاده می

به مرور قدم به دنیاي PSOاین الگوریتم حاصل گردید، 
هایی که در مقالات ارائه شده و رساله. سایر علوم نهاد

PSOالگوریتم علوم متعدد در زمینه کاربرد و یا توسعه 

اند، خود بیانگر سازي نوشته شدهدر حل مسائل بهینه
پژوهش الگوریتم لذا در این . این مطلب است

باشد که در محیط میPSOسازي مورد استفاده بهینه
1- Length of the Approximate Longest Overlap
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سازي شده پیادهMatlab R2011aب نسخه افزار متلنرم
.)10(است

هامواد و روش
ترین ابررشته با این پژوهش به حل مسئله کوتاه

. استفاده از الگوریتم ازدحام ذرات خواهد پرداخت
افزار متلب نسخه  سازي انجام شده با استفاده از نرمپیاده

Matlab R2011aاست.
)PSO(ازدحام ذرات سازي الگوریتم بهینه

توسط 1995ال ـدر سPSOازي ـسهـهینـروش ب
آنها در ابتدا . جیمز کندي و راسل ابرهارت معرفی گردید

هاي اجتماعی و گیري از مدلقصد داشتند که با بهره
ز هوش محاسباتی را به روابط موجود اجتماعی،  نوعی ا

نیازي نداشته هاي فردي ویژهوجود بیاورند که به توانایی
ی قوي براي کار آنان، منجر به ایجاد الگوریتم. باشد
سازي ازدحام ذرات یا سازي، به نام الگوریتم بهینهبهینه

جمعی این روش از عملکرد دسته. شدPSOبه اختصار 
ها اقتباس شده هاي حیوانات مانند پرندگان و ماهیگروه

.)2،17(است 
تعدادي از موجودات وجود دارند PSOدر الگوریتم 

اي جستجو پخش نامیم و در فضرا ذره میآنهاکه 

هر ذره مقدار تابع هدف را در موقعیتی از فضا . اندشده
سپس با . کندکه در آن قرار گرفته است محاسبه می

و بهترین فاده از ترکیب اطلاعات محل فعلی آناست
محلی که قبلاً در آن بوده است و همچنین اطلاعات یک 

جهتی را یا چند ذره از بهترین ذرات موجود در جمع،
پس از انجام حرکت . کنیماي حرکت انتخاب میبر

این . رسدجمعی، یک مرحله از الگوریتم به اتمام می
شوند تا آنکه جواب مورد مراحل چندین بار تکرار می

.دست آیدنظر به
PSOمراحل اجراي الگوریتم 

:باشدصورت ذیل میبهPSOمراحل اجراي الگوریتم 
آنایجاد جمعیت اولیه و ارزیابی -1
هاي شخصی و بهترین خاطره تعیین بهترین خاطره-2

جمعی
ی ـابـی سرعت و موقعیت و ارزیـروز رسانبه-3

هاي جدیدپاسخ
2در صورت برآورده نشدن شرایط توقف به مرحله -4

رویممی
پایان-5

1در شکل PSOساختار فلوچارت مربوط به الگوریتم 
:آمده است

روز رسانی ذراتبه
سرعت ذره در هر گام از دو PSOدر الگوریتم 

شود که قسمت اول سرعت فعلی قسمت تشکیل می
ذره و قسمت دوم مربوط به دنبال کردن بهترین تجربه 

بدون قسمت دوم . شخصی و بهترین تجربه گروه است
الگوریتم حالت جستجوي سراسري کورکورانه را 
خواهد داشت و بدون قسمت اول، الگوریتم به 

زدیکی بهترین ذره تبدیل جستجویی محلی در ن
هاي زیادي از خواهد شد که در رسیدن به قسمت

با PSOالگوریتم . فضاي جستجو ناتوان خواهد بود
کند که به نوعی ترکیب این دو قسمت، سعی می

تعادل را بین جستجوي سراسري و محلی ایجاد نماید 
)5،19(.

]PSO]19فلوچارت الگوریتم- 1شکل 
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ر ـه زیـطـرعت از رابـی سـرسانروزراي بهـب
]:)19(شوداستفاده می + 1] = ∗ [ ] + 1 ∗(0,1) ∗ ( [ ] − [ ]) + 2 ∗(0,1) ∗ ( − [ ])

.وزن اینرسی است:  [ .استtسرعت ذره در لحظه : [ [ .استtموقعیت فعلی ذره در لحظه : [ .باشندفاکتورهاي یادگیري می: 2و 1 .است) 1،0(یک عدد تصادفی در بازه : (0,1)
در رابطه بالا براي وزن اینرسی ):(وزن اینرسی 

وزن اینرسی . رودکار میبهPSOتضمین همگرایی در 
هاي پیشین بر ق سرعتـسوابجهت کنترل تأثیر

مقدار . گیرداستفاده قرار میوردـاري مـهاي جسرعت
توازنی بین توانایی الگوریتم براي مناسب 

یک مقدار . کندجستجوي کلی و محلی ایجاد می
مناسب وزن اینرسی، معمولاً تعادلی را بین قابلیت 

با انتخاب . نمایداکتشاف فراگیر و محلی گروه ایجاد می
مناسب مقدار وزن اینرسی، میزان تکرار براي یافتن 

تر ینرسی بزرگوزن ثابت ا. یابدجواب بهینه کاهش می
شود فضاي جستجوي از یک، هر چند که سبب می

کند، تر گردد اما الگوریتم را ناپایدار میالگوریتم وسیع
.)8(دهدزیرا اثر سرعت پیشین را افزایش می

PSOدر رابطه بالا براي همگرایی 2و 1پارامتر 

مقدار مناسب ممکن است . چندان بحرانی نیستند
در قرار گرفتن زودتر همگرا کند و از احتمال جواب را

دار ـدا مقـدر ابت. دـکنیـري مـوگیـکمینه محلی جل 1 = 2 = هاي مختلف پیشنهاد شد، اما آزمایش2
1نشان داد که  = 2 = تواند در رسیدن به می0.5

2و 1در حالت کلی . جواب بهتر مفیدتر باشد
توانند بسته به مورد، متفاوت انتخاب شوند؛ اما باید می

1همواره شرط  + 2 ≤ ).3(رعایت شود4
براي حفظ تنوع و گوناگونی گروه پارامتر 

صورت بهرود، مقدار مناسب پارامتر کار میبه
این . شودتصادفی در بازه بین صفر و یک انتخاب می

هاي دهد که در گاماین اجازه را میمقادیر به ذرات 
حرکت کنندpbestو gbestتصادفی در محدوده بین 

)10(.
روز رسانی موقعیت نیز از رابطه ذیل براي به
):شوداستفاده می + 1) ← ( ) +( ) )2                                      (

)در معادله بالا ام در زمان iموقعیت ذره (
tباشد و می( tام در زمان iسرعت ذره (

در رسانی ذرات در فضاي دو بعدي روزبه.باشدمی
.نشان داده شده است2شکل 

]10[به روزرسانی ذرات در فضاي دو بعدي - 2شکل 

ترین ابررشته با استفاده از الگوریتم حل مسئله کوتاه
PSO

ترین ابررشته مشترك، تعدادي زیررشته در مسئله کوتاه
اي است یافتن رشتهوجود دارند که هدف از این مسئله 

ها را در بر داشته و طول آن که تمامی این زیررشته
.مینیمم باشد
تعریف ذرات

، PSOبراي حل این مسئله با استفاده از الگوریتم 
گیریم، که هر ذره را به صورت یک ساختار در نظر می

، مقدار تابع )متغیر مستقل(هر ذره داراي یک موقعیت 
، سرعت و یک )متغیر وابسته(هدف براي آن موقعیت

که خود داراي دو خاصیت Bestخاصیت مرکب 

. باشدمیموقعیت و تابع هدف براي آن موقعیت است
بردار ترتیب بامقادیر مربوط به موقعیت و سرعت را به

.نماییممیسازيمکان و بردار سرعت مدل

⎩⎪⎪
⎨⎪
⎪⎧
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براي حل این مسئله براي ایجاد ذره اولیه از ادغام 
. صورت تصادفی به ایجاد ابررشته پرداختیمها بهرشته

، PSOسازي ذره در این مسئله با الگوریتم براي پیاده
اي یا آرایه عددي حاوي شماره توان از ساختار رشتهیم

اي که باید مورد توجه قرار اما نکته. حروف استفاده نمود
اي با طول گیرد این است که استفاده از یک ساختار ذره

هاي الگوریتم هایی در دیگر بخشمتغیر، دشواري
عنوان مثال ممکن است که در طی به. آوردوجود میبه

وجود مجاز بهرسانی، ذرات با طول غیروزرعمل به
نکته دیگر این است که تعیین تابع هزینه ذرات . بیایند

بهترین راه . طلبدبا طول متغیر، زمان بیشتري را می
براي حل این مشکل، ارائه روشی است که بتوان پاسخ 

در اینجا . مسئله را در یک ذره با طول ثابت فرموله کرد
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بحثنتایج و 
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tgtaaatgca cttctttcaa ctgatggtaa taagatagct
gacaagtatg tccgcaatct acaacacagg ctctatgagt
gtctctatag aaatagggat gttgatcatg aattcgtgga
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gatgattctaacttatcaccaggtggaacgagtgtgcaggttagctg
atggtaactctatgagttttacgcggctcactgcttatgacaagtatgt
aaacatttaccgtttcta

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

14
 ]

 

                               5 / 9

https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-421-fa.html


36...................................................................................................................... با استفاده از الگوریتم ازدحام ذراتDNAانتخاب کوچکترین ابر رشته در

هاارزیابی راهکار پیشنهادي با مجموعه داده
براي تست الگوریتم پیشنهادي از دو مجموعه داده 

.اند استفاده شده استمعرفی شده) 1جدول (که در 
انتخاب شده است و ] 20[مجموعه اول از 

هاي ویروسی ي بعدي نیز شامل زنجیرهمجموعه

مجموعه انتخاب شده . قبل استبخشمعرفی شده در 
]:20[از 

Random={DABRA BRACA CADAB ACADA
ABRAC}

هاي آزمونمجموعه داده-1جدول
مجموعهترین ابررشتهطول کوتاه

10Random1
365SARS2

500ذره و در طی 250این آزمون با استفاده از 
حام ذرات اجرا دسازي ازنسل متوالی از الگوریتم بهینه

نتایج آزمون را برحسب 4و 3هاي شکل. شده است
NFE در رابطه با روند بهبود و همگرایی الگوریتم

معیاري براي مقایسه PSOدر الگوریتم . دهندنشان می
ترین ابررشته لحاظ وجود دارد که در حل مسئله کوتاه

اساس است که برNFEاین معیار . گردیده است
:شودفرمول ذیل محاسبه می

)3(( ) = += ( +)

، اگر به اندازه PSOبه این معنا که در الگوریتم 
1جمعیت اولیه داشته باشیم یک بار در مرحله 

، یعنی مرحله ایجاد جمعیت اولیه و PSOالگوریتم 
کنیم و سپس در هر ارزیابی آن، الگوریتم را ارزیابی می

روز، یعنی مرحله بهPSOالگوریتم 3تکرار در مرحله 
هاي جدید رسانی سرعت و موقعیت و ارزیابی پاسخ

.کنیممیها را ارزیابی آن

نمودار مجموعه اول- 3شکل 

PSOزمان فاکتور مناسبی براي مقایسه الگوریتم 

کند است و این به منیست، در اکثر مواقع یک الگوریت
خاطر محاسباتی است که الگوریتم نیاز دارد و آن 

افزار قابلیت جوابگویی سریع به آن الگوریتم را سخت
براي NFEتوان از معیار بر همین اساس می. ندارد

این NFEکار بردن به. ها استفاده نمودمقایسه الگوریتم
و شود مزیت را دارد که مستقل از اندازه جمعیت می

بود در 100اي لزومی ندارد اگر اندازه جعیت در مسئله
مقایسه انجام NFEاساس بر. باشد100دیگري هم 

عنوان مثال بررسی شود بهشود و بررسی میمی
بر همین . به چه جوابی رسیدNFE=1000شود در می

ترین ابررشته مشترك این اساس در حل مسئله کوتاه
.معیار لحاظ گردیده است
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37............................................................................................................. 1394بهار و تابستان / 15شماره / سال هفتم/ پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی

نمودار مجموعه دوم- 4شکل 

مقایسه با الگوریتم ژنتیک 
ارزیابی، با حل انجام شده توسط الگوریتم منظوربه

داده اساس مجموعه اي برمقایسه] 13[و ] 14[ژنتیک 
به این صورت که در . ویروس سارس انجام خواهد شد

20و 15، 10سه مجموعه داده به ترتیب محتوي 
.رشته مقایسه صورت خواهد گرفت

:سه مجموعه داده مورد مقایسه به شرح ذیل است
:مجموعه اول

{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac
accgtttcta caggttagct}

:مجموعه دوم
{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac

accgtttcta caggttagct aacgagtgtg cgcaagtatt
aagtgagatg gtcatgtgtg  gcggctcact}

:مجموعه سوم
{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac
accgtttcta caggttagct aacgagtgtg cgcaagtatt
aagtgagatg gtcatgtgtg gcggctcact atatgttaaa
ccaggtggaa catcatccgg tgatgctaca actgcttatg}

اساس طول رشته خروجی نتایج مقایسه شده بر
250و تعداد ذرات برابر 500براي تعداد نسل برابر

نشان داده شده است؛ 2، در جدول براي دو الگوریتم
، نتایج حاصله )2جدول (طور که  مشخص استهمان
نسبت به الگوریتم PSOدهنده برتري الگوریتم نشان

.ژنتیک است

ترین ابررشتهاساس طول کوتاهبرPSOمقایسه الگوریتم ژنتیک و -2جدول 
مجموعه داده سوممجموعه داده دوممجموعه داده اول

97138177ژنتیک
PSO88131175

نتایج مقایسه و ارزیابی روش پیشنهادي با 
دهنده هاي بیان شده در فصل گذشته نشانروش

نسبت به الگوریتم ژنتیک براي PSOبرتري الگوریتم 
نتایج حاصل از . باشدترین ابررشته میحل مسئله کوتاه

ترین مقایسه دو الگوریتم براي حل مسئله کوتاه
و 500رابر براي تعداد نسل ب2ابررشته در جدول 

.نشان داده شده است250تعداد ذرات برابر 
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نمودار مجموعه دوم- 4شکل 

مقایسه با الگوریتم ژنتیک 
ارزیابی، با حل انجام شده توسط الگوریتم منظوربه

داده اساس مجموعه اي برمقایسه] 13[و ] 14[ژنتیک 
به این صورت که در . ویروس سارس انجام خواهد شد

20و 15، 10سه مجموعه داده به ترتیب محتوي 
.رشته مقایسه صورت خواهد گرفت

:سه مجموعه داده مورد مقایسه به شرح ذیل است
:مجموعه اول

{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac
accgtttcta caggttagct}

:مجموعه دوم
{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac

accgtttcta caggttagct aacgagtgtg cgcaagtatt
aagtgagatg gtcatgtgtg  gcggctcact}

:مجموعه سوم
{cagagccatg cctaacatgc ttaggataat ggcctctctt
gttcttgctc gcaaacataa cacttgctgt aacttatcac
accgtttcta caggttagct aacgagtgtg cgcaagtatt
aagtgagatg gtcatgtgtg gcggctcact atatgttaaa
ccaggtggaa catcatccgg tgatgctaca actgcttatg}

اساس طول رشته خروجی نتایج مقایسه شده بر
250و تعداد ذرات برابر 500براي تعداد نسل برابر

نشان داده شده است؛ 2، در جدول براي دو الگوریتم
، نتایج حاصله )2جدول (طور که  مشخص استهمان
نسبت به الگوریتم PSOدهنده برتري الگوریتم نشان

.ژنتیک است

ترین ابررشتهاساس طول کوتاهبرPSOمقایسه الگوریتم ژنتیک و -2جدول 
مجموعه داده سوممجموعه داده دوممجموعه داده اول

97138177ژنتیک
PSO88131175

نتایج مقایسه و ارزیابی روش پیشنهادي با 
دهنده هاي بیان شده در فصل گذشته نشانروش

نسبت به الگوریتم ژنتیک براي PSOبرتري الگوریتم 
نتایج حاصل از . باشدترین ابررشته میحل مسئله کوتاه

ترین مقایسه دو الگوریتم براي حل مسئله کوتاه
و 500رابر براي تعداد نسل ب2ابررشته در جدول 

.نشان داده شده است250تعداد ذرات برابر 
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Select the Shortest Superstring using Particle Swarm Algorithm in DNA

Golamali Ranjbar1 and Fateme Khademi Aghmashhadi2

Abstract
A DNA string can be supposed a very long string on alphabet with 4 letters. Numerous

scientists attempt in decoding of this string. since this string is very long , a shorter section of it
that have overlapping on each other will be decoded. There is no information for the right
position of these sections on main DNA string. It seems that the shortest string (substring of the
main DNA string) is a proper estimation of the main DNA string. Therefore aims of the present
study is demonstrating an evolutionary algorithm for selecting the shortest superstring into a
DNA string. The practical problem in current study is the shortest superstring problem (SSP).
We solve the problem using particle swarm optimization algorithm (PSO) in evolutionary
algorithm level by programming language MATLAB version R2011a. In comparison with
solving problem by genetic algorithm, the result of present study was much better than the
above mentioned algorithm.
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